

























































































































dRo/dt  =  τG – ρRo – δ1Ro 
dR/dt  =  ρRo – δ 2R  [1] 
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G  = [ GZYA  GI  GCRP ] T  where GZYA  is the base sequence on DNA that includes genes 
lacZ, lacY, and lacA, and transcribed as one transcriptional unit ([ ] T means ‘transpose’); 
GI  is the DNA sequence containing gene lacI, and GCRP  is the transcribed DNA sequence 
containing gene CRP.  Ro  =  [ RZYA,o  RI,o  RCRP,o ] T  is the vector of primary transcripts; 
R  =  [ RZ  RY  RI  RCRP ] T  is the vector of mature transcripts.  Note that the transcript 
RA (corresponding to gene A) is not included because it is not considered further in the 
dynamics of the GRN.  Po  =  [ PZ,o  PY,o  PI,o  PCRP,o ] T  is the vector of primary protein
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τ = τ (P 4I  , P CRP.cAMP ) 
µ = µ (P Zo  , P Io  , cAMP) 

















































































































































































































































































































































































































































































































































graph. 37  A pathway graph is defined by an interaction graph G = (V , E) along with a 
number of rules on the topology; V is the union of a finite set of states Vs and a finite set 
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det(λI­A) = λ n + α1λ n­1 + α2λ n­2 +… +α n­1λ + αn  =  0  [5] 
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